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行った。本種のミトコンドリア全ゲノム配列はおよそ 1.6	kbp の環状構造を持ち、13 個のタン
パク質コード遺伝子、22 個の tRNA 遺伝子、2 個の rRNA 遺伝子および 1 個の AT-rich	region
から構成されていた。また、3 地域の全長配列の間には、遺伝子の配置転換等の構造レベルの変
異は確認されなかった。全長配列を元にした遺伝距離は、京都–奄美間で 0.0006、京都–対馬間
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種で、その他に、中国亜種の A. c. cerana、インド亜種の A. c. indica、ヒマラヤ亜種の A. c. 
himalaya の 4 亜種に大分されている（Ruttner,	1988；佐々木、1999）。
ミトコンドリア DNA は核ゲノムと比較して突然変異率が高く、母性遺伝をする性質を持つ
ため、系統解析の有力な遺伝マーカーとして機能する。ニホンミツバチにおいても、ミトコ
ンドリア DNA の部分領域である D-loop（高橋・吉田、2003；Takahashi	et	al.,	2007）や COI
（高橋、2003）の配列が解析され、その起源や遺伝的多様性に関する議論がなされてきた。部
分領域を利用した手法は多くの知見をもたらした反面、一部の領域の変異に依存する精度の





and	Crozier,	1993；Tan	et	al.,	2011）、約 1.6	kbp の環状構造で、13 個のタンパク質コード遺





















ニホンミツバチのミトコンドリア全ゲノム配列は約 1.6	kbp の環状構造を持ち、13 個のタ
ンパク質コード遺伝子、22 個の tRNA 遺伝子、2 個の rRNA 遺伝子および 1 種類の AT-rich	











全長配列と 13 個のタンパク質コード遺伝子について遺伝距離をそれぞれ求めた結果、0 か
ら 0.0057 の範囲であった（表 1）。全長配列による比較では、京都と奄美間で 0.0006、京都と










子（ATPase8,	ATPase6,	ND4L）が存在する一方で、ND3 や ND6 などの相対的に高い遺伝
距離が観察された領域が存在し、領域ごとに観察される遺伝距離は一定ではないことが明らか
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tRNA-Ser(AGN)	(S1) H 60 60 60
tRNA-Glu	(E) H 66 66 66
tRNA-Met	(M) H 66 66 66
tRNA-Gln	(Q) H 62 62 62
tRNA-Ala	(A) H 65 65 66
tRNA-Ile	(I) H 66 66 66
ND2 H ATT TAA 996 996 996 0.0010 0.0010 0.0020
tRNA-Cys	(C) L 66 64 66
tRNA-Tyr	(Y) L 69 69 69
tRNA-Trp	(W) H 69 69 69
COI H ATT TAA 1,566 1,566 1,566 0.0006 0.0019 0.0026
tRNA-Leu(UUR)	(L2) H 70 70 70
COII H ATT TAA 681 681 681 0 0.0015 0.0015
tRNA-Asp	(D) H 68 68 68
tRNA-Lys	(K) H 72 72 72
ATPase8 H ATC TAA 162 162 162 0 0 0
ATPase6 H ATG TAA 678 678 678 0 0 0
COIII H ATG TAA 780 780 780 0.0013 0.0013 0.0026
tRNA-Gly	(G) H 67 67 67
ND3 H ATT TAA 354 354 354 0.0028 0.0057 0.0029
tRNA-Arg	(R) L 66 66 66
tRNA-Asn	(N) H 68 68 68
tRNA-Phe	(F) L 71 71 71
ND5 L ATT TAA 1,668 1,668 1,668 0.0006 0.0030 0.0024
tRNA-His	(H) L 66 66 66
ND4 L ATT	(Kyoto)/ATA TAA 1,344 1,332 1,332 0.0008 0 0.0008
ND4L L ATT TAA 264 264 264 0 0 0
tRNA-Thr	(T) H 67 67 67
tRNA-Pro	(P) L 78 61 78
ND6 H ATT TAA 513 513 513 0.0020 0.0020 0.0040
Cyt b H ATG TAA 1,149 1,149 1,149 0.0009 0.0017 0.0026
tRNA-Ser(UCN)	(S2) H 67 67 67
ND1 L ATT TAA 915 915 915 0 0.0011 0.0011
tRNA-Leu(CUN)	(L1) L 69 69 69
lrRNA L 1,331 1,329 1,329
tRNA-Val	(V) L 67 67 67
srRNA L 787 787 787
AT-rich	region 568 326*3 —*3
Total 15,917 15,670 15,339 0.0006 0.0015 0.0017






図 2	 ニホンミツバチ集団のミトコンドリア DNA の ND4 遺伝子の開始コドン周辺に観察されたリピー
ト配列。下線はリピート領域、翻訳アミノ酸は 1 文字記号でそれぞれ表記した。
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The comparison of complete mitochondrial DNA genome 





We analyzed the complete mitochondrial genome of the Japanese honeybee Apis cerana  
japonica from the Kyoto and two islands (Amami-Oshima and Tsushima) using Next sequenc-
ing technology and Sanger sequencing. The mitochondrial genome of A. cerana japonica from 3 
populations are a circular molecule of about 1.6 kbp molecule that included 13 protein cording 
genes (PCGs), 22 tRNA genes, 2 rRNA genes, and 1 AT-rich control region. All protein-coding 
genes are initiated by ATT and ATG codons and are terminated by the typical stop codon TAA 
or TAG, except for the start codon of ATP8 which ends with C. All tRNA genes typically form 
a cloverleaf secondary structure, except for tRNA-Ser (AGN). The average AT content of the 
mitochondrial genome was about 84%, respectively. The genetic distance suggested that the 
A. cerana japonica from the two remote islands were more closely related to A. cerana japonica 
from Kyoto, among the A. cerana subspecies. Although the mitochondrial genome of the A. 
cerana from the three populations in Japan showed genetic variation distinct from those found 
in the honeybees, they showed the presence of precious genetic diversity and resources.
Keywords: honeybee, mitochondrial DNA, native species, genetic variation, genetic 
resources
